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Genetic methods of research and their role in prognostication of severe uncontrol forms of atopic 
bronchial asthma in children.
T.A. Kruchko, J.A. Vovk, O.Y. Tkachenko.
HSNIU «Ukraine medical dentist faculty», Poltava
The exposure of children with the high risk of atopic bronchial asthma is the actual problems of modern paediatrics and 
clinical immunology. The aim of study: to improve quality life of children, warn development of heavy forms of bronchial 
asthma. 
Study object: the group of children with bronchial asthma in age 6-10 were investigation. A control group included 95 
practically healthy people. 
Results: frequency of mutant allele Gly was authenticly higher in children with atopic bronchial asthma in compared with 
the group of control. It was found that patient with mutant genotype (Asp299Gly or Gly299Gly) really more often had 
formation of atopic "march" in children and manifestation of disease prior to 3-years of age, decrease peak expiratory flow 
(PEF) and hypersecretion of interleukin 10. 
Conclusion: a genotype with polymorphism Asp299Gly can be suggested as a marker of the early development of 
phenotype signs of disease and higher risk of realization of severe degree of atopic bronchial asthma.
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Генетические методы исследования и их роль в прогнозировании тяжелых неконтролируемых 
форм атопической бронхиальной астмы у детей
Крючко Т.А., Вовк Ю.А., Ткаченко О.Я.
ВУГЗУ «Украинская медицинская стоматологическая академия», г. Полтава.
Выявление детей с высоким риском развития атопической бронхиальной астмы считается одной из самых 
актуальных проблем современной педиатрии и клинической иммунологии. 
Цель исследования: повысить качество жизни детей, предупредить развитие тяжелых форм бронхиальной 
астмы путем усовершенствования системы прогнозирования заболевания. 
Методы: обследована группа детей, больных бронхиальной астмой, в возрасте 6-10 лет (n=53). Группу контроля 
составили 95 практически здоровых людей.
Результаты: выявлена высшая распространенность полиморфизма гена TLR4 Asp299Gly среди больных атопи-
ческой бронхиальной астмой (n=53), определена статистически значимая связь мутантных генотипов Asp299Gly, 
Gly299Gly с ранним началом атопического «марша» у детей, манифестацию заболевания до 3-летнего возраста 
(р<0,001), прогрессирующим течением БА, с гиперсекрецией интерлейкина 10 и cнижением объема форсирован-
ного выдоха (ОФВ1). 
Заключение: обследование детей на генетический полиморфизм Asp299Gly гена TLR4 способствует 
выявлению лиц с высоким риском развития БА.
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Каждая эпоха в истории человечества имеет свое 
лицо, отраженное в зеркале врачебного искусства. 
Корни самых ранних медицинских представлений 
указывают на многовековое параллельное разви-
тие знаний в различных странах мира, имеющих 
тысячелетнюю историю. В них заложены не только 
основы знакомых нам методов лечения болезней, 
представление о причинах и условиях долгой здо-
ровой жизни, но и стремление к предупреждению 
многих недуг. Научно-технический прогресс, разра-
ботка новых методов лечения болезней, появление 
все более совершенной техники, внедрение совре-
менных технологий настолько преобразили меди-
цину, что в ней, кажется, ничего не осталось от того 
«врачебного искусства», которое существовало 
сотни лет назад, не говоря уже о глубокой древнос-
ти. Надо ли вспоминать об этих «устаревших сведе-
ниях»? Что могут дать они современному человеку? 
Обращение к истории науки означает не уход от 
современных проблем, а, напротив, серьезное и 
глубокое их исследование. Сегодня, как и в древние 
времена, врачи пытаются как можно раньше диа-
гностировать заболевания, обнаружить их причины 
и рекомендовать больному профилактические про-
цедуры с целью предупреждения развития тяжелых 
последствий [1] . 
Именно поэтому современная медицина олицетво-
ряет стратегически новое направление искусства 
врачевания путем внедрения персонифицированной 
диагностики и индивидуализации при назначении 
терапии [1]. Воплощение в реальность этих идей 
стала возможной только в последнее десятилетие, 
когда стартовали биомедицинские исследования, 
направленные на разработку методов детекции моле-
кулярных особенностей формирования мультифак-
торных заболеваний. Нынешние возможности в диа-
гностике множества наследственно обусловленных 
недуг плотно связаны с всемирно известным 
Иоганном Фридрихом Мишером, который в 1869 году 
предположил существование ДНК [2]. Еще большие 
перспективы для всего человечества открылись в 
1953 году благодаря работе Френсиса Крика и 
Джеймса Уотсона, когда на основании рентгенострук-
турных данных, полученных Морисом Уилкинсом и 
Розалинд Франклин, и «правил Чаргаффа» была пред-
ложена структура двойной спирали ДНК [3]. Позже 
представленная Уотсоном и Криком модель строения 
ДНК была подтверждена, а их работа отмечена 
Нобелевской премией по физиологии и медицине 
1962 г. 
По мере расшифровки человеческого генома совер-
шенствовалась и биоинформатика, позволяющая 
анализировать огромный объем получаемых данных 
и посредством этого изучать функционирование кле-
ток, тканей и органов как в норме, так и при патоло-
гии. Эти исследования заложили основу революци-
онных изменений в биологии и медицине, свидетеля-
ми которых мы становимся в настоящее время. 
Современные технологии позволяют анализировать 
сложные биологические системы и непрерывно 
совершенствовать методы геномики» (транскрипто-
мики, протеомики, метаболомики), что дает надежду 
человечеству на создание персонифицированной 
медицины в ближайшем будущем [1]. 
Уже давно известна истина, что причинами измене-
ния программы индивидуального развития могут 
быть мутации, когда вероятность заболеваний близка 
к абсолютной и зависит от сочетания функционально 
неполноценных генов «предрасположенности» и 
состояния неблагоприятных факторов внешней 
среды [4, 5]. Генетический полиморфизм связан зачас-
тую с наличием точечных нуклеотидных замен в 
молекуле ДНК. Важной особенностью этих замен 
является то, что большинство из них ассоциированы 
с наследственной предрасположенностью человека 
ко многим мультифакторным заболеваниям, в том 
числе и к БА [4, 6, 7]. Особенности спектров полимор-
физма разных генов в зависимости от географичес-
ких условий, диеты, расовой (этнической) прина-
длежности указывают на действие естественного 
отбора, иными словами в определенных условиях 
полиморфизм генов может предрасполагать, либо, 
наоборот, препятствовать проявлению различных 
заболеваний. 
Сегодня ДНК-диагностика широко применяется в 
различных научных и клинических учреждениях, а 
генетические механизмы БА в последние годы стали 
областью активных международных исследований, в 
результате проведения которых более 15 исследова-
тельских групп опубликовали результаты полноге-
номных анализов сцепления (genome-wide linkage 
analysis) при атопии, атопическом дерматите и астме 
в различных популяциях [6, 7, 8]. Согласно выводам 
этих работ, для 10 хромосомных областей (2р 16; 
2q32-33, 5q31 -33, 6р21-24, 1 l'ql 2-13; 12ql4-24; 13q 
14-22, 14q24, 16р12, 17q21, 20р13) показана высокая 
степень сцепления с астмой и сопутствующими с ней 
признаками. Многочисленные ассоциативные иссле-
дования показывают, что в патогенезе БА принимают 
участие множество функционально взаимосвязанных 
генов (генных сетей), в том числе главные, ключевые 
гены, и гены-модификаторы, фенотипический эффект 
которых зависит от факторов окружающей среды [1, 
5, 6, 7,]. 
Критическим пробелом в существующих данных по 
молекулярной генетике БА клетки является отсутс-
твие информации о текущей активности белковых 
сигнальных путей в клетках человека, т.е. данных о 
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том, какие из них активированы и используются в тех 
или иных тканях в тот или иной промежуток времени 
у здорового и больного на аллергопатологию орга-
низма. Для восполнения этого пробела необходимо 
уже сегодня работать в направлении разработки бел-
ковых биочипов, которые позволят в будущем «счи-
тывать» функциональное состояние сигнальных сетей 
и путей в клетках пациента, полученных непосредс-
твенно из его биопсированных тканей. Получаемая 
«микросхема» белковых сетей и их функциональной 
активности будет служить основой как для диагнос-
тики, так и для подбора индивидуализированной 
превентивной терапии аллергических заболеваний. 
Белковые сигнальные пути врожденного иммуните-
та, регулирующие выживание, пролиферацию, инва-
зию, гибель клеток, синтез цитокинов и медиаторов 
воспаления являются объектом активного ультрамо-
дерного изучения. Являясь филогенетически более 
древней линией защиты организма от патогенов, 
опираясь на воспаление и фагоцитоз, эта система 
обеспечивает быструю элиминацию патогенов на 
ранних этапах, когда механизмы адаптивного имму-
нитета еще отсутствуют [9, 10, 11, 12]. Формирование 
врожденного иммунного ответа детского организма 
инициируется еще на этапе онтогенеза путем взаимо-
действия микроорганизмов внешней среды с образ 
распознающими рецепторами (ОРР), присутствующи-
ми на всех клетках эпителия и эндотелия, исследова-
нию которых посвящены многочисленные работы 
последнего десятилетия. [9-13]. Рецепторы экспрес-
сируются иммунными и неиммунными клетками 
Огромный интерес среди трансмембранных белко-
вых структур представляют Toll-подобные рецепторы 
(TLRs), состоящие из цитоплазматического и мемб-
ранного участков. 
Взаимодействие этих рецепторов с конкретными 
лигандами вызывает активацию клеток и опосредо-
ванную индукцию внутренних сигнальных путей, что 
и определяет секрецию цитокинов [14, 15]. На моле-
кулярном уровне эффективное функционирование 
анатомических и фагоцитарного барьеров во многом 
обеспечивается адекватной работой Toll-подобного 
рецептора 4 (TLR4). Его активация изменяет фенотип 
Т-клеток с превалированием провоспалительного 
компонента, тем самым угнетая аллергические реак-
ции. Учитывая, что врожденный иммунитет формиру-
ет первую линию защиты против инфекционных аген-
тов и, следовательно, активирует защитные или не-
адекватные специфические для антигена иммунные 
ответы, была сформулирована гипотеза о вариациях 
в структуре генов белков врожденной иммунной сис-
темы [16-21]. 
Возможные биологические дефекты и факторы окру-
жающей среды, характерные для той или иной страны, 
могут способствовать формированию атопической 
направленности иммунного ответа [16, 21, 22]. 
Следовательно, пристального внимания заслуживает 
изучение распространенности однонуклеотидного 
полиморфизма Toll-подобного рецептора 4 (TLR4), кото-
рый регулирует активацию транскрипции генов, инду-
цирующих синтез провоспалительных цитокинов.
Цель исследования: с современных позиций оце-
нить патогенетические закономерности формирова-
ния сочетанных форм аллергии в детском возрасте 
для обоснования и разработки методов ранней диа-
гностики, прогноза течения и дифференцированной 
терапии атопической бронхиальной астмы.
Материал и методы исследования. Для достиже-
ния поставленной цели нами обследована группа 
детей, больных бронхиальной астмой, в возрасте 
6-10 лет (n=53), находившихся на стационарном лече-
нии и обследовании. Постановка диагноза соответс-
твовала критериям «вопросов классификации, диа-
гностики и лечения бронхиальной астмы у детей». В 
качестве материала исследования использовали 
периферическую венозную кровь. Для изучения гено-
типа гена Toll-like рецептора 4 выделяли геномную 
ДНК методом фенол-хлороформной экстракции. 
Полиморфный участок Asp299Gly генотипировали 
методом полимеразной цепной реакции с использо-
ванием олигонуклеотидных праймеров. 
Амплификация проводилась на амплификаторе 
«Терцик» («ДНК-Технология», Москва). Группу контро-
ля составили 95 практически здоровых людей с базы 
генетических образцов НИИ Генетических и иммун-
ных основ развития патологии и фармакогенетики 
ВГУЗУ «УМСА». 
Полученные результаты статистически обработаны 
параметрическими и непараметрическими критери-
ями с использованием «STATISTICA for Windows 7.0» 
(StatSoft Inc) и электронных таблиц MS Excel. 
Распределение генотипов по полиморфному локусу 
проверяли на соответствие равновесию Харди-
Вайнберга с помощью критерия χ2. Распределение 
частот аллелей между группами изучали с помощью 
χ2 Пирсона с поправкой Йетса на беспрерывность 
при числе степеней свободы равных 1. Сопоставление 
частот генотипов между исследуемыми группами 
проводили с помощью точного теста Фишера. Для 
сравнения частот вариантов в независимых группах 
использовали показатель отношения шансов (ОШ) с 
определением 95% доверительного интервала (ДИ). 
Для всех видов анализа статистически значимыми 
считались отличия при р<0,05.
Результаты исследования и их обсуждение. 
Анализируя результаты молекулярно-генетического 
исследования распространенности полиморфизма 
Asp299Gly гена Toll-подобного рецептора 4 в группе 
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больных детей и сравнивая с соответствующими дан-
ными группы контроля, выявлено, что у 96,85% здо-
ровых обследуемых определялся нормальный гено-
тип TLR4 (АА) и два мутантных – частота гетерозигот 
(AG) составила 2,1%, гомозигот (GG) – 1,05% (табл. 1). 
У детей с атопической БА частота мутантного гетеро-
зиготного и гомозиготного генотипов в 5,39 и 1,79 
раза соответственно превышала показатели контро-
ля (AG - 11,32%, GG - 1,88%, р=0,0385). 
р* - уровень значимости, полученный точным тестом Фишера.
Примечание: Asp299Gly, Gly299Gly – группа детей с мутантным 
распределением аллелей Toll-like рецептора 4, Asp299Asp группа 
детей с нормальным распределением аллелей Toll-like рецептора 4.
Кроме того, мутантная аллель 299Gly у пациентов с 
астмой выявлялась в 5 раз чаще, чем в группе контроля 
(табл. 2).
р** - уровень значимости при сравнении показателей с контроль-
ной группой (критерий 2 Пирсона).
Согласно полученных результатов в распространен-
ности однонуклеотидного полиморфизма, с целью 
дифференциации особенностей манифестации и тече-
ния атопического процесса, нами сформированы две 
подгруппы больных: с диагностированным полимор-
физмом Asp299Gly (генотипы AG, GG) и с нормальным 
распределением аллелей генотипом АА гена Toll-
подобного рецептора 4.
В группах обследованных детей атопическая брон-
хиальная астма характеризовалась существенной 
вариабельностью по срокам манифестации (табл. 3). 
Как выяснилось, генотипы Asp/Gly и Gly/Gly у больных 
первой подгруппы ассоциировались с ранней мани-
фестацией клинических явлений до 3-летнего возрас-
та. Согласно данных, у пациентов с полиморфизмом 
средний возраст появления первых симптомов БА 
составил 1,8±0,47 лет, а у больных с нормальным гено-
типом - 5,16±0,32 лет. 
р* - уровень значимости, полученный тестом 2.
Примечание: Asp299Gly, Gly299Gly – группа детей с 
мутантным распределением аллелей Toll-like рецептора 4, 
Asp299Asp группа детей с нормальным распределением алле-
лей Toll-like рецептора 4.
Исследуя особенности течения респираторных 
проявлений аллергии, нами подчеркнуто превали-
рование количества эпизодов бронхообструкции у 
пациентов с мутацией, что в 3 раза выше соответ-
ствующих данных детей с нормальным генотипом. 
Поэтому риск формирования тяжелых форм БА 
достоверно выше у пациентов с полиморфизмом 
гена TLR4. Нормальный аллель 299А значительно 
уменьшает вероятность персистенции тяжелых 
вариантов болезни, в то время как носительство 
аллеля 299G увеличивает возможность ранней мани-
фестации бронхиальной астмы, а также способству-
ет прогрессированию и неконтролируемому тече-
нию патологии.
Важно отметить, что в период реализации БА ни 
один из пациентов первой подгруппы не получал 
соответствующей ступенчатой терапии 
ингаляционными глюкокортикостероидами, а лечеб-
ная тактика была сконцентрирована вокруг симпто-
матического лечения. Генотипы Asp/Gly и Gly/Gly у 
больных первой подгруппы ассоциировались с разви-
тием более тяжелых и неконтролируемых форм астмы, 
в то время как у больных с нормальным распределе-
нием аллелей TLR4 наблюдалась реализация БА лег-
кой степени.
Показатели функции внешнего дыхания были 
нарушенными у большинства носителей генотипа GG 
гена TLR4. Объем форсированного выдоха за 1 секун-
ду (ОФВ1) составил в среднем 71,43±5,8% (р=0,001), 
что значительно ниже соответствующих данных у 
детей с нормальным распределением аллелей 
(84,9±8,7%), что может быть связано с влиянием изу-
чаемого полиморфизма на усиление гиперреактив-
ности бронхиального дерева (рис.1).
Ген, поли-
морфизм
генотип группа конт-
роля, n=95
больные на 
АБА, n=53
р*
АА 96,85% (92) 86,80% (46)
TLR4 AG 2,10% (2) 11,32% (6) 0,0385
Asp299Gly GG 1,05% (1) 1,88 (1)
Таблица 1
Распределение частоты генотипов в 
группах одномоментного наблюдения по 
маркеру Asp299Gly гена Toll-подобного 
рецептора 4, % (n)
ген, поли-
морфизм
аллель группа кон-
троля, n=95
больные 
на БА, 
n=53
χ2 
Пирсона 
df=1
ОШ 
(95% ДІ)
р**
TLR4 А 97,89% 92,45% 3,876 1,059
Asp299Gly (186) (98) (0,9989- 0,049
G 2,11% (4) 7,54% (8) 1,122)
Таблица 2
Распределение частоты аллелей в группах 
одномоментного наблюдения по маркеру 
Asp299Gly гена Toll-подобного рецептора 
4, % (n)
Таблица 3
Анализ ассоциации генотипов TLR4 с 
особенностями формирования атопического 
марша у детей на первом году жизни, (%)
Клиническое течение  
атопической бронхи-
альной астмы
Частота больных χ2 р*
Asp/Gly,
Gly/Gly 
Asp/Asp
Стенозирующий ларин-
гит на 1 году жизни
5 (71,43%) 7 (15,2%) 7,98; <0,001*
Обструктивный брон-
хит на 1 году жизни
5 (71,43%) 9 (19,6%) 5,9; <0,001*
Персистирующий 
аллергический ринит
7 (100%) 21 (45,7%) 5,18 <0,05*
Атопический дерматит 7 (100%) 21 (45,7%) 12,8 <0,001*
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Примечание: Asp299Gly – группа детей с мутантным распределе-
нием аллелей Toll-like рецептора 4, Asp299Asp группа детей с 
нормальным распределением аллелей Toll-like рецептора 4, ОФВ1 
– объем форсированного выдоха (за данными спирографии).
Оценивая становление симптомов астмы у больных с 
полиморфизмом, мы выявили клинические особеннос-
ти, подтверждающие патогенетический вклад мутантной 
аллели 299Gly в формирование атопического «марша» у 
детей. На сегодняшний день не секрет, что нарушение 
барьера пищеварительного тракта, представленного 
анатомическим, физиологическим и иммунным компо-
нентами, может способствовать манифестации аллерги-
ческого диатеза и атопического дерматита. Среди обсле-
дованных с БА, дисбактериоз кишечника чаще выявлял-
ся у детей с полиморфизмом врожденных компонентов 
иммунной системы, который находится, согласно лите-
ратурных данных, в прямой корреляционной связи с 
мутантным генотипом Asp299Gly гена TLR4. Учитывая 
важнейшую роль Toll-подобного рецептора 4 в форми-
ровании оральной толерантности и торможении аллер-
гических реакций у новорожденных детей, его дисфунк-
ция способствует нарушению продукции дендритными 
клетками цитокинов, которые контролируют баланс 
соотношения Th1/Th2 лимфоцитов. 
Сопутствующие аллергические заболевания наблюда-
лись у большинства обследуемых. Манифестация атопи-
ческого дерматита (АД) у больных первой подгруппы 
наблюдалась в возрасте до 1 года, в то время как для 
других пациентов характерной была более поздняя кли-
ника кожного синдрома. Среди больных с нормальным 
генотипом преобладали дети с легким течением АД, а 
тяжелые формы кожных проявлений атопии отмечены у 
пациентов с диагностированной мутацией. 
Персистирующий аллергический ринит более чем в 3 
раза чаще реализовался у детей первой подгруппы, чем 
у больных с нормальным генотипом (р<0,001). 
Ретроспективное изучение анамнеза заболевания дало 
возможность установить более раннее формирование 
респираторных форм аллергии у детей с полиморфиз-
мом Asp299Gly гена Toll-подобного рецептора 4: эпизо-
ды обструктивного бронхита (р<0,001) и стенозирующе-
го ларинготрахеита на первому году жизни более чем в 
3 и 4 раза соответственно превосходили данные показа-
тели пациентов с нормальным генотипом (р<0,001).
С открытием субпопуляций Th1 и Th2 клеток стало оче-
видным, что продукция IgE зависит от Th2 лимфоцитов. 
При этом одним из главных цитокинов, связанного с Th2 
ответом, является интерлейкин 10 (IL10). Проведенные 
нами исследования показали, что спонтанная продукция 
IL10 достоверно выше в группе больных с полиморфиз-
мом в отличие от больных с нормальным распределени-
ем аллелей и с группой практически здоровых (рис.2). 
Кроме того, самая высокая липополисахарид-индуциро-
ванная продукция IL10 наблюдалась у детей с мутацией.
Примечание: Asp299Gly, Gly299Gly – группа детей с мутантным 
распределением аллелей Toll-like рецептора 4, Asp299Asp группа 
детей с нормальным распределением аллелей Toll-like рецептора 4, 
контроль – группа практически здоровых лиц, Т0 – измерение 
базальной секреции интерлейкина 10 МНПК, Т1 – измерение 
спонтанного синтеза интерлейкина 10 (после 24 часов инкубации 
в питательной среде), Т2 – измерение стимулированной продукции 
интерлейкина 10 (после добавления бактериального липополиса-
харида в питательную среду). 
Результаты, полученные в данном исследовании, 
характеризуются продукцией цитокиновой сети IgЕ-
зависимых процессов, что особенно выражено в разно-
сти биосинтеза и секреции IL-10. Для детей с мутацией 
характерна генетически-детерминированная неэффек-
тивность мононуклеарных клеток на любые филогенные 
стимулы, что подтверждается дисбалансом иммунной 
системы, т.е. вялотекущий хронический процесс сопро-
вождается недостаточным по интенсивности иммунным 
ответом, а защитные реакции неадекватны по сравне-
нии с активностью патологических стимулов.
Выводы
Таким образом, генетически детерминированная ато-
пия ассоциирована с высоким риском развития БА. 
Процесс сенсибилизации развивается эволюционно, 
начинаясь с внутриутробного этапа, когда закладывает-
ся потенциальный риск атопии, а после рождения про-
Рис. 1. Показатели функции внешнего 
дыхания (ОФВ1) у детей с разными 
генотипами TLR4
Рис. 2. Сравнительная характеристика 
секреции интерлейкина 10 (IL-10 (пг/мл.) 
мононуклеарами периферической крови 
среди групп наблюдения
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исходит прогрессирующее расширение ее «плацдарма» 
в виде манифестации «аллергического марша» уже в 
раннем детском возрасте. Изучив гено-фенотипические 
особенности бронхиальной астмы у детей с полимор-
физмом гена Toll-подобного рецептора 4 (TLR4) опреде-
лен высокий риск развития неконтролируемого течения 
заболевания. Поэтому индивидуальный подход к паци-
енту, основанный на научной интерпретации результа-
тов генетического исследования их сопоставления с 
данными клинических, лабораторных и инструменталь-
ных методов, позволяет осуществить раннюю диагнос-
тику генетически детерминированных заболеваний и 
предложить максимально эффективную схему профи-
лактических и лечебных мероприятий для предупреж-
дения прогрессирования патологического процесса.
Заключение
Концептуальную основу профилактической медицины 
составляют представления о генетическом 
полиморфизме, который способствует появлению 
белковых продуктов с несколько измененными физико-
химическими свойствами и, соответственно, 
параметрами функциональной активности клеток и 
может реализоваться в атопический фенотип. В 
перспективе первичная профилактика будет 
единственным неоспоримым направлением в 
сохранении и поддержании здоровья нации. Для 
эффективного предупреждения аллергии все стадии 
профилактики должны быть объединены как в действиях 
врача, так и в сознании каждого члена семьи, с 
которым работает специалист. 
Молекулярный анализ отражает воздействие 
микроокружения организма, дает надежду на 
эффективный выбор терапевтических мишеней и 
разработку новых подходов в лечении атопии. 
Индивидуальные особенности воспалительного 
процесса на молекулярном уровне обусловливают 
печальную непредсказуемость эффекта современной 
ингаляционной терапии, поэтому молекулярный анализ 
протеома, позволяющий получить информацию о 
непосредственных объектах воздействия препаратов, 
может стать незаменимым диагностическим 
инструментом для рационального подбора базисной 
терапии тяжелых форм бронхиальной астмы. 
Наблюдение за уровнем цитокинсинтезирующей 
функции МНПК даст возможность выявить резистентные 
формы БА и своевременно скорректировать лечение. 
Такая информация в недалеком будущем может занять 
достойную нишу в разработке методов предупреждения 
прогрессирования заболевания. 
Таким образом, развитие протеогеномных технологий, 
новые исследования в сфере молекулярной биологии 
будут способствовать сдвигу парадигмы лечения в 
сторону персонифицированной медицины.
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